. Sequences of the oligonucleotide primers used for quantitative real time
RT-PCR
In the first column GenBank Accession Nº of each sequence is also specified 
TTAGGGTTTCTCTTT-----TCT------GGTTTCTC-AGT--TCAGTTT----AATGGC 42 preLeGRP1b
-CACAGCTCTTCCTTCACATTCTCTTCAGGGTTTCTCTAGTAGTCTCTCTGAAAAAAAAT 59 preLeGRP1c
TGCTGAGGTTGAATACAGATGCTTCGTGGGTGGGCTCGCATGGGCTACCAACGATAGAAC 94 ** ** ***** ***** ******** ***** ** ** ***** **** *** ***
CCTAGGTGAAGCTTTTTCTCAGTACGGAAATGTGGTCGACTCCAAGGTCCGTTTGTTGCA 154 ** ** ***** *** ***** * ** ***** ** ****** *******
CAGCTAGCAGAGATCGGATCG-----------TTGATCTCTTTAAT--CTCTCTGTTACT 201 ** *** *** **** *** ** ** * ********* preLeGRP1a
GA-TTACTATCT----CTAT-CTCTGGTTTACTTGATTCAT-CTGTTACT----GTTACT 267 preLeGRP1b
GAATTGTGATCTGTTACTATTCTCTGGTTTACTTGACTGTTACTGTTACTCTATGTTACT 283 preLeGRP1c
CTGTTACTCTCTGTTACTAT-------GTTACTC------T-CTGTTACTCT--GTTACT 245 ** *** **** ***** * ******** ****** preLeGRP1a ----CTGTTTAT-ACTGTTATACCA-TTCCTTGAAACGGTACGTTCCGTCTTCCTTCTCT 321 preLeGRP1b
GTTACTATTTGTTACTATTATTCCAATTCCCCGAAACGGTACGTTCCGTCTTCCT-CTGT 342 preLeGRP1c ------ATTTGT-----TTATTCCA-TTCCTTTATACGGTACGTTCAACATTAAT-CGAT 292 *** * **** *** **** * *********** ** * * * preLeGRP1a
TTTTCAAAATAATTTTATTCATCAAAATCCATTTGATTTGATTATTTTT-----------341 **** * * ** ** * ** *** * *** *
** *** * * * **** ** * ** preLeGRP1a GA----ATTGTTTCGTTATTGTTTTTGTTT-TTTTTCAGATCATTAATGACAGAGAAACT 447 preLeGRP1b
GACGCAATTGTTATGTTCTTTTTTTAAAAT-TTTTTCAGATCATCAATGACCGGGAAACT 507 preLeGRP1c
GT---AATTGT--GGATCTGAATTCTGATCATTTTTCAGATTATCAACGATCGCGAAACA 434 * ***** * * * ** ********** ** ** ** * ***** preLeGRP1a GGTAGATCTAGAGGATTTGGCTTTGTTACCTTCAAGGATGAAAAATCCATGAAGGACGCT 507 preLeGRP1b GGTAGATCTAGAGGATTTGGATTCGTTACCTTCAAGGATGAGCAAGCCATGAGGGATGCT 567 preLeGRP1c GGTAGATCGAGAGGATTTGGTTTTGTTACCTTTACTGATGAGAAATCCATGAGGAATGCA 494 ******** *********** ** ******** * ***** ** ****** * * ** preLeGRP1a ATTTCAGGAATGAATGGTCAGGAACTTGATGGCCGTAACATCACTGTTAACGAAGCTCAA 567 preLeGRP1b ATTGAAGGGATGAACGGCCAGGATCTTGATGGTCGCAACATCACCGTGAACGAAGCTCAA 627 preLeGRP1c ATTGAAGCAATGAATGGCCAGAACCTTGATGGTCGTAACATCACTGTTAACGAAGCTCAA 554 *** ** ***** ** *** * ******** ** ******** ** ************ preLeGRP1a
******** * ** ** ** ** **** ** *****
CGACG------GGGTGGTGGTGGTTTTGGTGGCGGCGGCGGCGGATACAATGG-------640 * *** ** ** ** ** * ** ** ****** ** ** ** preLeGRP1a -----AGGCGGCGGTTACGGAGGAGGTGGCGGTGGCTACGGAGGTGGCAGACGCGAAGGA 720 preLeGRP1b
CGTGAAGGCGGCGGCGGCGGCTACGGTGGAGGCGGCTACGGAGGTGGTCGTCGTGAAGGT 801 preLeGRP1c -----AGGTGGTGGATACGGGCGACGTGAAGGTGGGAACG---GTGGCGGTTATGGAGGT 692 *** ** ** *** *** ** ** *** **** * * ***
GGTCGTGACCGGGGATATGGTGGTGGTGGTGATCGTTATGGCGGTGGAGGTGATCGTTAC 752 *** * * ** ** ***** ** * * * *
TCA------AGAGGTGGTGGTGCATCAGAAGGAAGCTGGAGGAATTAGG------GATAA 800 * ** ***** * * * ** * * ***** * *
CTAATATGTTTCTGTGTTGGGT----TT----------TTGTTTAGTGTTATGGTTTCTC 887 * ** ** *** * ** ** ** *** ** preLeGRP1a -TGATAAGA-TACTGTGAATCTGTATTT-TGCGAAGTTC-CATGGAATCAAGTAAAAGCA 971 preLeGRP1b -TGATGTTA-CCCTGTGGATCCTTGTTT--ACAAAGTTCTCATGAATGGAAGTGAATGGA 1091 preLeGRP1c GTCATGTTACTACCGTGAG---GGATTTGTGCAAATTTC------AATC---TAAA----931 * ** * * *** *** * ** *** * * ** preLeGRP1a
TTAGGGTTTCTCTTTTCTGGTTT---------------CTCAGTTCAGTTTAATGGCCGC 45 * * ** * ** * **** **
LeGRP1b

CGACGTTGAATACAGGTGCTTCGTCGGTGGTCTGGCATGGGCCACCACCGACCAAACACT 109 LeGRP1c
TGAGGTTGAATACAGATGCTTCGTGGGTGGGCTCGCATGGGCTACCAACGATAGAACCCT 93 LeGRP1a
CGAAGTTGAGTACAGTTGCTTCGTTGGTGGGCTAGCTTGGGCCACCACCGATAGAACACT 105 ** ***** ***** ******** ***** ** ** ***** **** *** *** **
LeGRP1b
TTCGGAAGCTTTTTCTCAGTACGGCGAAGTGGTCGAATCCAAGATCATCAATGACCGGGA 169
LeGRP1c
AGGTGAAGCTTTTTCTCAGTACGGAAATGTGGTCGACTCCAAGATTATCAACGATCGCGA 153 LeGRP1a TAGCGATGCTTTCTCTACCTACGGCGAAGTAGTCGACTCGAAGATCATTAATGACAGAGA 165 ** ***** *** ***** * ** ***** ** ***** ** ** ** * **
LeGRP1b
AACTGGTAGATCTAGAGGATTTGGATTCGTTACCTTCAAGGATGAGCAAGCCATGAGGGA 229
LeGRP1c
AACAGGTAGATCGAGAGGATTTGGTTTTGTTACCTTTACTGATGAGAAATCCATGAGGAA 213
LeGRP1a
AACTGGTAGATCTAGAGGATTTGGCTTTGTTACCTTCAAGGATGAAAAATCCATGAAGGA 225 *** ******** *********** ** ******** * ***** ** ****** * *
LeGRP1b
TGCTATTGAAGGGATGAACGGCCAGGATCTTGATGGTCGCAACATCACCGTGAACGAAGC 289
LeGRP1c
TGCAATTGAAGCAATGAATGGCCAGAACCTTGATGGTCGTAACATCACTGTTAACGAAGC 273 LeGRP1a CGCTATTTCAGGAATGAATGGTCAGGAACTTGATGGCCGTAACATCACTGTTAACGAAGC 285 ** *** ** ***** ** *** * ******** ** ******** ** ********
LeGRP1b
TCAATCACGCGGAGGCGGTGGAGGTGGAGGTGGAAGAGGCGGGGGTGGTTACGGAGGTGG 349
TCAAGCACGCGGAAGTGGAGGTGG---------------TGGTGGTGGTTTCGGTGGTGG 330 **** ******** * ** ** ** ** **** ** *****
AAGACAACGTGAGGGAGGCGGTGGCGGCTACGGAGGAGGCGGCGGAGGCTATGGAGGAGG 390 * *** * ** ** ** ** *** ** ***** * * *****
LeGRP1b
TGGCCGACGTGAAGGCGGCGGCGGCGGCTACGGTGGAGGCGGCTACGGAGGTGGTCGTCG 460 LeGRP1c TGGTGGATACGGGCGACGTGAAGGTGGGAACGGTGG---CGGTTATGGAGGTGGTCGT--421 LeGRP1a
CGGCGGTTACGGAGGAGGTGGCGGTGGCTACGGAGGTGGCAGACGCGAAGGAGGTGGT--448 ** * * * * * ** ** **** ** * * * *** *** **
LeGRP1b
TGAAGGTGGTTACGGTGGAGGCGGTGGTGGTTATGGAGGAGGTGACCGCTACAACGATCG 520
LeGRP1c -GACCGGGGATATGGTGGTGGTGGTGATCGTTATGGCGGTGGAGGT---------GATCG 471
LeGRP1a
-GGTGGAGGCTACGGAGGTGGC------CGACGTGAAGGTGGCGGC---------GGCGG 492 * * ** ** ** ** ** * ** ** ** * * *
LeGRP1b
CTCTTCAAGAGGTGGAGGCGGTGGTGGTTCCGATGGGAACTGGAGGAATTAGATTTTCTG 580 LeGRP1c TTACTCAAGAGGTGG------TGGTGCATCAGAAGGAAGCTGGAGGAATTAGG------G 519 LeGRP1a
TTAC---GGTGGTGG------TGGCGGTTACGGTGGTGACCGTT---ATTAGATT----G 536 * * ***** *** * * * ** * * ***** *
LeGRP1b
TTGGCTTTTTAGATTGGTCTCGTCTGAACTTACTTATGGTTTCGAAGTTTGATTGAAGTT 640 LeGRP1c
ATAAATTCCGAAATA--------TTGGGTTTA---ATAGTTTTGGA--TTAA---AAACT 563 LeGRP1a
ATAGCTCTTAA------------TTAGGCCTA----TGTTTTATGGCCTTTAT--AGATT 578 * * * * ** * *** ** * * *
LeGRP1b
ACGTTTATGGTTTTGCCGTGG-TTACTGTT-AGTGTTCTCGTTTTTGACCGCTATTGTTA 698 LeGRP1c
ACTAATATGTTTCTGTGTTGGGTTTTTGTTTAGTGTTATGGTTTCTCGTCA-TGTTACTA 622 LeGRP1a AGTTTTA-ATATCCATACTGG-TTTAAGTGTGGTTTTA-AGTTATTTGCTCTTATATTTG 635 * ** * *** ** ** ** ** *** * * * *
LeGRP1b
CCGTGATGTTACCCTGTGGATCC-TTGTTTACAAAGTTCTCATGAATGGAAGTGAATGGA 757 LeGRP1c
CCGTGAGGGATTTGTGCAAATTT
-CAATCTA--AAGTTTT---------AAATGATCAAC 670 LeGRP1a
GT-TGATAAGATACTGTGAATCTGTATTTTGCGAAGTTCC-ATGGAATCAAGTAAA-AGC 692 *** ** ** * * ***** ** * *
LeGRP1b
GATTTATTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 785 LeGRP1c
CCCTTTTCTAAAAAAAAAA---------689 LeGRP1a
ATGTTTGCGAAAAAAAAAAAAA------714
MSAEVEYRCFVGGLAWATNDRTLGEAFSQYGNVVDSKIINDRETGRSRGFGFVTFTDEKS 60 *:*** **********.*:**.:*** **:**:********************.**::
MRNAIEAMNGQNLDGRNITVNEAQSRGSGGGGG-FGGG-------RRGGGGFGGGGGGYN 112 *::**..****:************:**.***** *** . ****:***** *.
LeGRP1a GG---GGYGG-GGGGYGGGRREG---GGGGGYGGGRREGGGGGYGGGGGYGGDRY--164 LeGRP1b
GGRREGGGGGYGGGGYGGGRREGGYGGGGGGYGGGDRYNDRSSRGGGGGGSDGNWRN 175 LeGRP1c GGGGYGRREGGNGGGYGGGRDRG-YGGGGDRYGGG-----GDRYSRGGGASEGSWRN 163 ** * * .******** .* ***. **** . . *** . . : 
